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研究成果の概要（和文）：Potexvirus属の asparagus virus X、Carlavirus属のフキモザイクウイ
ルス、Comovirus 属のダイコンひだ葉モザイクウイルスのカリフォルニア系統のゲノム塩
基配列を決定した。これらの植物 RNA ウイルスのゲノム配列とデータベース上の既知配
列とを比較することにより、ゲノム配列の多様性の一端を明らかにすることができた。 
 
 
研究成果の概要（英文）：I have determined genomic sequences of asparagus virus X, a 
member of the genus Potexvirus, butterbur mosaic virus, genus Carlavirus, and a 
California isolate of radish mosaic virus, genus Comovirus. I have analyzed the genomic 
sequence variability of plant RNA viruses by comparing between these sequences and 
sequences in database. 
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１．研究開始当初の背景 
 植物ウイルスの 80%以上を占める RNA
ウイルスは、その複製酵素にエラー修正能
を持っておらず、複製の精度が低いため、
ゲノムの変異出現率が非常に高い。植物
RNA ウイルスは、その高いゲノム変異出
現頻度により、多くの宿主植物や媒介昆虫
に適応し、その結果として多様な病原性と
宿主域を確保し、その多様性を確立してき
たと考えられている。 
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２．研究の目的 
 本研究では植物ウイルスのゲノム複製の
結果として生じた種々の植物ウイルスゲノ
ム配列を解析することにより、様々な宿主
への適応や病原性の獲得についての知見を
得ることを目的として研究を行った。 
 
 
 
３．研究の方法 
 種々の植物 RNAウイルスを収集し、そ
のゲノム塩基配列を決定する。特に、配列
が未解析であるウイルス種のゲノム解析も
含めるものとする。これらの配列をもとに
過去に明らかにされたウイルスのデータベ
ース上のゲノム塩基配列と比較することに
より、ゲノム配列の多様性について考察を
行うとともに、様々な宿主への適応や病原
性の獲得についての知見を得るものとする。 
 
 
 
４．研究成果 
 
(1) asparagus virus X (AV3) は
Potexvirus属のウイルスであり、アスパ
ラガスに感染して軽微な病徴を示すとと
もに、他のウイルスと共感染して激しい
病徴を引き起こす。このウイルスの塩基
配列を決定したところ、Potexvirus属ウ
イルスに特徴的なゲノム構造を持ち、既
知のラッキョウに感染する scallion 
virus X (ScaVX)と外被タンパク質の塩
基配列で 81％もの高い相同性を示し、互
いに同種であることが明らかとなった
（図 1）。このことは、本ウイルスが異な
った植物を宿主とし、互いにそのゲノム
に変異を蓄積させてきたことを示唆する
ものである。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
図 1. アミノ酸配列に基づいた Potexvirus
属ウイルスの無根系統樹．(A)複製酵素 (B)
外被タンパク質 
 
 
 
 
(2) フキモザイク病の病原ウイルスの一
種であるフキモザイクウイルス(ButMV)
のゲノム塩基配列は polyA tail を除き
8662塩基であり、Carlavirus属ウイルス
に特徴的な 6 つの ORF がコードされて
いた。複製酵素および外被タンパク質が
コードされる ORF について、他の
Carlavirus 属ウイルスの ORF と比較解
析を行ったところ、塩基配列でそれぞれ
46.4-54.9%, 43.2-62.1%, アミノ酸配列
でそれぞれ 38.6-46.6%, 31.3-65%の相同
性を示した。また、アミノ酸配列に基づ
く系統解析により、このウイルスは複製
酵素では coleus vein necrosis virus 
(CVNV) と 、 外 被 タ ン パ ク 質 で は
carnation latent virus (CLV)と最も近縁
であることが示唆された（図 2）。今回、
Carlavirus属の暫定種であったフキモザ
イクウイルスのゲノム塩基配列を初めて
明らかにし、Carlavirus属ウイルスであ
ることが確認できた。 
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図 2. アミノ酸配列に基づいた Carlavirus
属ウイルスの系統樹．(a)複製酵素 (b)外被
タンパク質 
 
 
 
 
(3) Comovirus属に属し、多くの同属ウイ
ルスと異なりアブラナ科植物を宿主とす
るダイコンひだ葉モザイクウイルス
(RaMV)のカリフォルニア系統のゲノム
塩基配列を決定した。先に塩基配列が決定
されている日本系統と比較したところ、
RNA1の塩基配列で94.1%, ORFのアミノ
酸配列で98.7%、またRNA2の塩基配列で
85.7%, ORFのアミノ酸配列で94.9%の相
同性を示すことが明らかとなり、外被タン
パク質や移行タンパク質の遺伝子を含む
RNA2よりも複製酵素の遺伝子を含む
RNA1の方が比較的相同性が高く、変異が
蓄積しにくいことが示唆された（表1）。複
製酵素および外被タンパク質の塩基配列
およびアミノ酸配列の相同性から、
Comovirus属の種判定基準に照らし合わ
せ、RaMVチェコ系統とは同種であること
が確認された。また、近縁の turnip 
ringspot virusと同様に比較したところ、
相同性が低く別種と考えられた。これは
RaMVと同様にアブラナ科植物に感染す
るという共通の生物学的性質を持つこと
から、宿主適応とゲノム塩基配列の関係に
おいて興味深い知見であると考えられた。 
 
 
表1. ダイコンひだ葉モザイクウイルスカ
リフォルニア系統の他系統および近縁ウ
イルスとの塩基配列およびアミノ酸配列
（括弧内）における相同性(%). RaMV-J:
日本系統，RaMV1:チェコ系統，TuRSV 
-M12: Turnip ringspot virus M12系統 
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